IDENTIFICATION

Species: Arachis ipaensis
Locus: XP_016196238

Gene Model: XP_016196238.2
Description: AipEXPA-12
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
NCBI: https://www.nchi.nlm.nih.gov/genome/35711?genome assembly id=315604
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T04301

EXTERNAL RESOURCES
https://peanutbase.org/organism/Arachis/ipaensis



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/35711?genome_assembly_id=315604
https://www.genome.jp/entry/T04301
https://peanutbase.org/organism/Arachis/ipaensis
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Query seq,
Superfanilies PLN0O0OOS50

PLNO0050 s:‘p:";:m y C .‘f.e-.e“m“ expansin A; Provisional peseription ll:‘s‘zr;al E::;';:g
SEQUENCES

Peptide

>AIpEXPA-12

MFMSMAMATSRCLVPLVIFMYSLAISGAIDGNWYDAHATFYGDIRGGETMNGACGY
GNLFEQGYGLANTALSTALFNRGLTCGACFEIQCVNDPQWCIKGAGTIKVTATNFCP
PTNEKGRPPWCNPPQKHFDLSMKMFTTIANYKAGIIPVRYRRTPCIKHGGVRFELKGN
PHWLLVLVFNVANAGDVTNVKISGSTARAWIPMTRNWGQNWQTGTPLAGQALSFM
VTTSDGKTLTFSNVAPPNWRLGQSFQAATNF

CDS (coding sequence)
>AIpEXPA-12

ATGTTTATGAGTATGGCTATGGCTACGTCTCGTTGTTTGGTTCCTTTGGTCATTTTC
ATGTATTCCTTAGCCATTTCAGGTGCCATTGATGGTAATTGGTATGATGCTCATGC
AACATTCTATGGTGACATACGAGGTGGAGAAACCATGAATGGTGCATGTGGATAT
GGGAATTTATTTGAACAAGGGTATGGACTTGCAAACACAGCACTAAGCACTGCTC
TATTCAACCGTGGACTAACATGTGGTGCATGTTTTGAGATCCAATGTGTGAATGA
TCCACAATGGTGTATTAAGGGTGCAGGAACAATCAAAGTAACAGCAACAAATTTT
TGTCCTCCAACTAACGAAAAAGGTCGTCCACCATGGTGTAACCCTCCACAAAAGC
ACTTCGATTTGTCCATGAAAATGTTCACAACAATAGCAAACTACAAAGCAGGGAT
AATCCCAGTTCGTTATAGGCGCACTCCGTGCATTAAACATGGTGGTGTCAGGTTT
GAGTTGAAGGGTAACCCTCATTGGTTGCTAGTGTTGGTTTTTAATGTTGCAAATGC
TGGTGATGTTACAAATGTTAAAATATCAGGTTCAACCGCACGTGCATGGATTCCT
ATGACACGTAATTGGGGGCAAAATTGGCAAACTGGTACTCCATTGGCTGGACAA
GCATTGTCTTTTATGGTTACAACAAGTGATGGCAAAACGTTGACGTTTAGTAATG
TTGCTCCTCCCAATTGGCGACTTGGACAAAGTTTTCAGGCCGCAACCAACTTTTAG

Nucleotide

>AIpEXPA-12
CGTGTTTGGTAAATTTTTAGTAATAAAAATGAAAGCACTAGAAAAATAAAAAAA
AATCTTTTTTGAGAAGCTATAATTTACATCTTTTTTTAAAAGATCTTTTTTCTTTAC

AAAAAAAAGATGTTTTTTATATAATAAATACACAAAAAGTACTTATATATTATTA
TACCCAAATATAATTAATAAATAAAAAAAATTTGCATAAAATATCCAAACATACA
ATTACTTTTTACATAAAATCTTCTAAAAAAAATAAATCAAAAAAAGATATTTTTTT
TAAAAACTCACCCAAACAAACTCTATATATTCCGCCTGTAATTCATACAAAAATC



ATATACTTCTAAAACCTCTCACAAATCTAATTTGTGGTTTAAATATTATCTTGATT
CTCCTATAAGAAATACTAATAGCCTTAATTCACAACACAAATTAAACCGTTAATT
TTATTATAATCATATCATCGTATATATAGTTTTCATTCTATTATAAAAGAGGCATA
TATGTTTATGAGTATGGCTATGGCTACGTCTCGTTGTTTGGTTCCTTTGGTCATTTT
CATGTATTCCTTAGCCATTTCAGGTGCCATTGATGGTAATTGGTATGATGCTCATG
CAACATTCTATGGTGACATACGAGGTGGAGAAACCATGAGTAAGTAACTACAAC
GTTGGATTATTGCAATCACACTTTTATACCATGCTACTCAATCATTAGCATACTAT
CATGATTCATGTGCATGCATCATACATGCATGTAATATTTAGGCTTTATTTTTGGT
AAAATTTAATAAATACTTTATTTTGTATTTGCTAAATAAAAAAAATCACACGTTTA
AACTTATAATTAAAGTTAAAAATGCTTTTAAAAGCATAAAATTAAGTACTTTTTA
AAGTTAGCTTATATTTAATAAATATTCAAATTTAATTTTATATTTATGTCTACATG
GCCTTATTCAATTTTTAAAAATTATTTTATTAAATACATTTATTATCACTTGTGTTT
GTTAAAAATTATTTTTAGGTTAATTTATCGAATATAAATACTACAATTTTTAGACA

TTTATCTTTTAAAAATTAACTGTGATAAACTACTTAAGTAAAAACTTTACCACATG
GGGTGATAAAGAGGAATGTTAGGGGCCAGCAAATTTGGTGTTTTGTAATCATCAA
TTGGCCATCAATAGTATTTTTAATGGTGTGAGATTACATGTAACGGTGGACGATC
ACTCACTTTTGTTTTGATAGTTAAGTGTTGGCCAGAAAACACAAAAGTTGTTGGC
CCTAGACTTTTCCGGTGATAAATAAGTTTTGATTTTGTGATTATCCAGATGGTGCA
TGTGGATATGGGAATTTATTTGAACAAGGGTATGGACTTGCAAACACAGCACTAA
GCACTGCTCTATTCAACCGTGGACTAACATGTGGTGCATGTTTTGAGATCCAATGT
GTGAATGATCCACAATGGTGTATTAAGGGTGCAGGAACAATCAAAGTAACAGCA
ACAAATTTTTGTCCTCCAACTAACGAAAAAGGTCGTCCACCATGGTGTAACCCTC
CACAAAAGCACTTCGATTTGTCCATGAAAATGTTCACAACAATAGCAAACTACAA
AGCAGGGATAATCCCAGTTCGTTATAGGCGCACTCCGTGCATTAAACATGGTGGT
GTCAGGTTTGAGTTGAAGGGTAACCCTCATTGGTTGCTAGTGTTGGTTTTTAATGT
TGCAAATGCTGGTGATGTTACAAATGTTAAAATATCAGGTTCAACCGCACGTGCA
TGGATTCCTATGACACGTAATTGGGGGCAAAATTGGCAAACTGGTACTCCATTGG
CTGGACAAGCATTGTCTTTTATGGTTACAACAAGTGATGGCAAAACGTTGACGTT
TAGTAATGTTGCTCCTCCCAATTGGCGACTTGGACAAAGTTTTCAGGCCGCAACC
AACTTTTAGTGCCCTCTTCAATTCATTACCTAAGTATAATGTAATGTTGTTAATTA
CTGTCATCAAGTATATTCTATATCTATATTCTACTCCATCACCTTTGAATACCACA
CTACAAATAAATAAATAAATTCAAGGTGTCTCTCATTTAATTTGCGTTGTGTATCA
TTTACTAGGCCATTTCTCAGTCTAATTCTTTGATTTTATACGATATTTCATTCCTTT
TTTTTCTGATTCGAGTATAATGAACGACCTGATATATTTTTAAAATACTAAATAAT
TCTAATAATATCCTCTAAAAAAATAAAGTGATTTGCAATTAATTATAAAATAAAT
CCATAAAATTTACAAACCAAATCAATTTCAATTAAGACGGAAAGTGCGTCGAGCT
GAACTGAGCTATTCACAAAATTAAGCTTGACTCACGACTCGACTCATTAATAATT
GAACTTATTTTTTGAGTTCAAGTTCAGCTCACAAAAAACTCAGTGGCAAAATAAC
AAAAACAT






